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NoMmE | Guipo

DATA D1 NAscITA | 25 LuGLIO 1972

Formazione

1997, Laurea in Fisica, Universita degli Studi di Milano, 110 e lode
2000, PhD in Physics, Niels Bohr Institute, University of Copenhagen

Cronologia dell’attivita di ricerca

1997, durante la tesi di laurea sono stato visiting student presso I’Universita di Giessen (Germania) nel
gruppo del prof. A. Bunde.

Aprile 1997-agosto 1997, visiting scientist al Center for Biological Sequence Analysis (CBS) a Lyngby
(Denmark) della Danmarks Tekniske Universitet, nel gruppo di S. Brunak.

Agosto 1997-dicembre 1997, research assistant al Dipartimento di Chimica e Chimica Biologica della Harvard
University, nel gruppo di E. Shakhnovich.

Gennaio 1998-luglio 1998, research assistant al Dipartimento di Fisica della Danmarks Tekniske Universitet,
nel gruppo di J. Bohr.

Agosto 1998-giugno 2000, ho lavorato per la mia tesi dottorale al Niels Bohr Institute di Copenhagen sotto
la supervizione di Kim Sneppen.

Agosto 2000-gennaio 2005, sono stato assegnista di ricerca al Dipartimento di Fisica dell’Universita degli
Studi di Milano.

2006-ora, coordinatore dell’Iniziativa Specifica TO61/Biophys dell’ INFN, sezione di Milano.

2009-2013, fondatore e research manager dello spin-off Foldless s.r.l.

Gennaio 2005-settembre 2016, ricercatore al Dipartimento di Fisica dell’Universita degli Studi di Milano.

2012-ora, Principal Investigator del Laboratorio di Biofisica Teorica nel Dipartimento di Fisica
dell’Universita degli Studi di Milano.

Ottobre 2016-ora, professore associato al Dipartimento di Fisica dell’Universita degli Studi di Milano.

Interessi di ricerca

L'obiettivo principale della mia ricerca e capire il comportamento dei sistemi biologici da un punto
di vista fisico. Proteine, DNA e cellule sono sistemi complessi finiti, che tipicamente mostrano
comportamenti collettivi. Sono complessi perché linterazione tra le loro parti & cosi eterogenea
che il profilo di energia libera risultante €& tipicamente molto frastagliato. Sono sistemi piccoli,
che non soddisfano il limite termodinamico. Per non essere controllati da fluttuazioni casuali, le
varie parti di questi sistemi cooperano per stabilizzarsi a vicenda, producendo fenomeni collettivi.
In particolare, ho studiato: 1) Il ripiegamento delle proteine. Le proteine sono catene costituite
da 20 tipi di amminoacidi che ripiegano in una conformazione unica di equilibrio. In breve, i miei



risultati riguardano limportanza di poche selezionate regioni della proteina per determinare la
sua capacita di ripiegare. 2) Disegno di inibitori del ripiegamento. Peptidi con la stessa sequenza
di segmenti specifici di proteine dannose sono utilizzati per inibirle. Questo approccio € stato
utilizzato contro la proteasi del virus HIV-1, responsabile per UAIDS. 3) Aggregazione di proteine.
Un esito pericoloso del ripiegamento delle proteine € la loro aggregazione in oggetti grandi, la cui
energia di stabilizzazione € ordini di grandezza maggiore di quella delle proteine solubili. Questo
e per esempio il caso del peptide AB, una piccola proteina che causa il morbo di Alzheimer, e del
prione, che causa il morbo di Creutzfeld-Jacob (la cosiddetta mucca pazza nel caso dei bovini). 4)
Evoluzione molecolare. L'evoluzione delle sequenze proteiche attraverso i secoli puo essere
descritta attraverso processi di Markov, con l'obiettivo di capire quali parti delle proteine sono
meno suscettibili a mutazioni. 5) Network di regolazione genica. Proteine e DNA formano network
complessi che possono essere descritti int ermini di equazioni differenziali che controllano le
concentrazioni delle diverse specie nella cellula. In particolare, ho studiato le oscillazioni
temporali di trascritti legati al cancro, associando queste oscillazioni al ritardo intrinseco nei
segnali. 6) Termodinamica del controllo trascrizionale. | nodi nel network trascrizione sono spesso
proteine chiamate fattori di trascrizione, che legano segmenti specifici del DNA. Il meccanismo di
attivazione della trascrizione non €& banale e coinvolge il legame cooperativo e una mutua
esclusione tra diverse specie, dando luogo ad un comportamento termodinamico complesso. 7)
Rappresentazione spaziale operata dal cervello. Diversi neuroni nel cervelletto sono usati per
creare una rappresentazione spaziale dello spazio intorno a noi e per sviluppare strategie per
muoversi in esso. Mi occupo di studiare semplici modelli fisici per capire come questo possa
realizzarsi. 8) Struttura della cromatina. Basandomi su dati sperimentali, ho sviluppato un modello
per ottenere le proprieta strutturali della cromatina sulla scala delle kilobasi, in particolare per
studiare le fluttuazioni conformazionali e la loro rilevanza biologica.

Le tecniche che uso sono quelle della meccanica statistica, sia analitiche che computazionali. Per
tutti problemi menzionati sopra ho sviluppato semplici modelli che catturano gli ingredienti fisici
fondamentali che controllano il sistema da studiare. Ho sviluppato nuovi algoritmi per il sampling
termodinamico e per generare traiettorie molecolari ad alta probabilita, scrivendo inoltre
programmi in C per implementare tali algoritmi. Ho inoltre svolto e coordinato attivita
sperimentale nella biofisica di proteine (vedi lista articoli sottostante).

Un importante aspetto della mia ricerca € la creazione di modelli teorici basati su dati
sperimentali. Questo implica la collaborazione con colleghi sperimentali biofisici (con A. Podesta,
UNIMI, M. Manno, CNR Palermo), biochimici (con M. A. Vanoni e S. Ricagno UNIMI, F. Chiti UNIFI),
biologici (con G. Natoli, IEO-IFOM, E. Heard, Institut Curie) e preclinici (con M. Clerici and A.
Clivio, UNIMI).

Oltre alla ricerca di base, nel periodo 2009-2013 ho portato avanti insieme a R. A. Broglia e A.
Clivio un’attivita nella ricerca industriale, fondando Foldless s.r.l., un'azienda per sviluppare
inibitori virali. Le attivita svolte si estendevano dal design computazionale, ai trial preclinici,
coinvolgendo ricerca computazionale, organizzazione ed interpretazione di esperimenti in
biochimica, biologia cellulare, preclinica e company management. Foldless s.r.l. ha ottenuto un
finanziamento di 1,320,701 euro.

Informazioni sul gruppo di ricerca

Dal 2012 sono il Principal Investigator del Laboratorio di Biofisica Computazionale nel Dipartimento
di Fisica dell’Universita di Milano. Qui sono ’'unico membro con una posizione permanente, e ho
supervisionato due post-doc (Martina Caldarini e Valentina Naddeo), quattro dottorandi
(Alessandro Sanzeni, Roberto Meloni, Riccardo Capelli and Filippo Cola), 29 laureandi magistrali e
10 laureandi triennali. Sono inoltre responsabile del parco computer del gruppo.

Raccolta fondi

« EU FP5 attivita “human potential” HPCF-CT-2001-00426-01 “Protein folding and aggregation”,
48000 euro.



 FIRB 2004 “Molecular recognition in protein-ligand, protein-protein and protein-surface
interactions: development of integrated experimental and computational approaches to the study
of systems of pharmaceutical interest”, 68493 euro.

« PUR 2009 Universita di Milano, 11000 euro.

« Attraverso lo spin-off Foldless s.r.l. 1,320,701 euro nel periodo 2009-2013; di questi circa 75,000
euro sono stati trasferiti a Unimi come ricerca conto terzi per 3 assegni di ricerca di cui sono stato
responsabile scientifico

» 2 assegni “dote ricerca applicata” (circa 25,000 euro, cofinanziati da Foldless S.r.l.) della
regione lombardia di cui sono stato responsabile scientifico.

« Dal 2006 dall’iniziativa specifica dell’INFN TO61/biophys, un finanziamento totale di circa 39,000
euro.

Brevetti

» EUR 05015597.7 Methods for the identification of protein folding inhibitors. Inventori: R. A.
Broglia e G. Tiana

» USA 186924 A folding inhibitor of HIV-1 Protease as antiviral drug. Inventori: R. A. Broglia, D.
Provasi e G. Tiana

Seminari scientifici

In totale ho dato 4 contributed talks, 50 invited talks e 7 invited lectures.

1. "Models for aggregation of proteins” (contributed talk) at Summer School "Physics of
Molecular Biology", organized in Krogerup (Denmark) by Nordita (1998)

2. Topology of the space of good folder sequences (contributed talk) at Topical Meeting on
Biophysics-Biological Physics, at the Niels Bohr Institute of Copenhagen (1999)

3. Designability of Model proteins (invited talk) at Third Fractal Meeting, Sils-Maria

(Switzerland) (2000)

Energy landscape of folding sequences (invited talk) at ISI workshop, Villa Gualino (2000)

The protein folding problem (invited talk) at Workshop on Theoretical Nuclear and Many

Body Physics, Cortona, Italy (2000)

6. Prediction of 3D structure of proteins (lecture) at International School of Physics "E. Fermi",
Varenna, Italy (2000)

7. The protein folding problem: from 1D to 3D (invited talk) at Workshop in Protein Folding,

Structure and Design at ICTP, Trieste (2001)

Folding, design and evolution of dimeric proteins (invited seminar) at CNR Palermo (2002)

Time delay as a key to apoptosis induction in the p53 network (invited talk) at Conference

on Dynamics of Biological Systems, Humlebaek, Denmark (2002)

10. Design, thermodynamics and kinetics of small proteins (contributed talk) at Congresso
Nazionale della Societa Italiana di Fisica, Alghero (2002)

11. Dynamics of the p53 genetic network (invited talk) at Conference on First Exit Problems in
Turbulence, Climate and Genomics (2002)

12. Computational aspects of protein folding (invited seminar) at Universita' di Milano-Bicocca
(2003)

13. Protein Folding and Drug Design (invited talk) at IF-Symposium, University of Frankfurt
(2003)

14. Model study of resistance proof, folding-inhibitor drugs (invited talk) at International
Workshop on "Proteomics: Protein Structure, Function and Interactions”, ICTP, Trieste
(2003)

15. Oscillations and robustness in the p53 genetic network (invited talk) at Workshop on
complexity and criticality in memory of Per Bak, Copenhagen (2003)

16. Physics of protein folding and drug design (invited talk) at INFN workshop, Ferrara (2003)

17. The thermodynamics of protein folding (Lecture) at PhD course in Complex systems in post-
genomic biology, Torino (2004)
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The evolution dynamics of model proteins (invited speaker) at Second International
Conference "From solid state to Biophysics”, Dubrovnik, Croatia (2004)

Theoretical design and experimental test of folding inhibitors of HIV protease (contributed
talk) at Workshop Theoretical Physics Methods in Quantitative Biology, Universita Milano
Bicocca (2004)

A physical model for amyloid aggregation (invited talk) at Conference of the Italian Society
for Pure and Applied Biophysics. Pisa (2004)

Oscillatory dynamics of tumor-suppressor protein p53 (lecture) at PhD course in Complex
systems in post-genomic biology, Torino (2005)

Design of a folding inhibitor of the HIV-1 Protease (invited seminar) at Web-based
conference "Protein Folding & Misfolding: Applications to Drug Discovery"”, organized by
Echeminfo (2005)

Folding inhibitors of HIV Protease (invited seminar) at Workshop on Biophysical
technologies organized by ST Microelectronics, Torino (2005)

(Invited talk) at FB11 Meeting of INFN, Bari (2005)

Folding inhibitors of HIV-1 Protease (Invited talk) at Second P2P Symposium, Padova (2005)
Oligarchy in protein folding: the upper and lower classes in protein chains (lecture) at
International School of Physics "E. Fermi” on Protein Folding and Drug Design, Varenna
(Italy) (2006)

Design of HIV-protease inhibitors which do not create resistance: blocking the folding of
single monomers (invited seminar) at University of Parma (2006)

Design of HIV-1 Protease inhibitors which do not create resistance (invited seminar) at XVIlI
Congress of the Italian Society for Pure and Applied Biophysics, Palermo (Italy) (2006)
Design and characterization of folding inhibitors of lysozyme (invited talk), Workshop on
protein folding, Harvard University, December 2007.

Protein Folding Inhibitors: from simplified models to the cell (invited talk) P2P workshop,
University of Padova (2008)

Protein Folding: from simplified models to the design of folding inhibitors (invited talk)
CSFI Conference on Scientific Computation in Physics, Rimini (2008)

Folding inhibitors of hen egg lysozyme (invited seminar) ETH Zurich, prof. Parrinello's Group
(2008)

Protein folding and folding inhibitors (invited talk) at Young Investigators Symposium, Oak
Ridge National Laboratories, Oak Ridge, TN, USA (2008).

Folding inhibitors: a new kind of drug (lecture), PhD course in complexity and post-genomic
biology, Candiolo, 27 February 2009

Protein folding inhibitors: the case of HIV-1 protease (invited seminar), University of
Trento, 15 April 2010

Protein folding and evolution (invited seminar), CNRS Annecy, France, 6 May 2010
Evolution of HIV-1 protease (invited talk), Workshop "The application of theoretical physics
methods in biology”, ECT* Trento, 29 June 2010

Tools to model, simulate and control protein folding (invited lecture), XV School of Pure
and Applied Biophysics, Venice, 24-28 January 2011

Studying the mechanism of protein folding without parallel computers (invited talk), Kallen
talk series, University of Lund (Sweden), 27 September 2011

Determination of the structure of chromatin from 5C data (invited seminar), Institute
Curie, Paris, February 2012

"Obtaining structures from biological data: chromatin and other stories” (invited talk) at S.
Raffaele Scientific Institute (2013)

"Conformational fluctuations in the X chromosome inactivation center” at Workshop on
Chromatin Structure, SISSA Trieste (2013)

"Describing conformational fluctuations in chromatin: the case of the X inactivation centre
(XIC)" (lecture) at the PhD Course "Genome structure and functional dynamics: physics-
based computational approaches”, Universita di Torino (2014)

"Obtaining structures from biological data: the case of the Inactivation Centre of the X-
Chromosome " (invited talk) at Dipartimento di Bioscienze, UNIMI



45. Describing conformational fluctuations in chromatin (invited tak), Advanced Workshop on
Interdisciplinary Views on Chromatin Structure and Function, ICTP Trieste (15 september
2014)

46. The Complex Structure of chromatin (invited talk), Workshop Excursions in Complexity,
The Royal Academy of Science Copenhagen (4 June 2015)

47. Structure and Function in chromatin domains (invited talk), Summer School “models of
life”, Krogerup, Denmark (2-8 august 2015)

48. Structure and function in chromatin domains (invited talk), Conference “Living systems:
from interaction patterns to critical behaviour”, San Servolo, Venice, 16-19 September
2015

49, Structure and function in chromatin domains (invited talk), Conference FisMat 2015,
Palermo 28/9-2/10 2015

50. Structure and function in chromatin domains (invited talk), Mini-Workshop on Statistical
and Molecular Physics, SISSA Trieste, 12-13 October 2015

51. The complex structure of chromatin (invited talk), EPFL Lausanne, 15 March 2016

52. The complex structure of chromatin (invited talk), Conference “Quantitative Laws II”,
Como 16 June 2016.

53. Getting more from NMR data: the conformational ensemble of antitumoral
peptidomimetics (invited talk), 2"¢ Workshop of the Center for Complexity and Biosystems,
Milano, 5 October 2016

54. Physical models highlight a strong correlation between chromosome structure and
transcription (invited talk), qBio Workshop, IFOM Milano 20-21 February 2017

55. Modelling data with the Maximum Entropy Principle (invited talk), University of Torino, 15
March 2017

56. “Maximum-entropy techniques to model complex biological molecules” and “The complex
structure of chromatin” (invited lectures) at Lake Como School of Advanced Studies
“Advances in Complex Systems”, 7 and 9 July 2017.

57. “Maximum-entropy modelling of biomolecules” (contributed talk) at Congress of the
Department of Physics, 29 June 2017.

58. “Describing Chromosome Structure by the Principle of Maximum Entropy” (invited talk),
Scuola Normale Superiore, Pisa, 25 September 2017

59. “Maximum entropy modelling of biomolecules” (invited talk) at FisMat 2018, ICTP Trieste,
5 October 2017

60. “Data-driven coarse-grained models of biomolecules”, (invited talk) CECAM Workshop
“Computational biophysics on your desktop: is that possible?”, 3-6 September 2018

61. “Determination of conformational ensembles of proteins by NOEs (including the case of
spin diffusion), (invited talk) DIBIT San Raffaele, 15 April 2019

Attivita di valutazione

Dal 2014 sono Review Editor del giornale "Frontiers Molecular Biosciences". Ho svolto attivta di
referee per un paio di centinaia di articoli su riviste internazionali (PRL, PRE, JCP, Proteins, etc.).
Sono stato referee di 4 articoli VQR, 1 progetto PRIN, 1 progetto FIRB, 1 progetto Regione
Sardegna.

Membro di una commissione di ammissione al Dottorato in Fisica (Universita di Milano 2011),
membro di una commissione per posizione RTD/B (Universita di Padova, 2019).

Attivita didattiche

Didattica integrativa:

« Esercitazioni in Statistical Mechanics (corso tenuto da P. Bak, University of Copenhagen, 1999)
« Esercitazioni in Elettromagnetismo (corso tenuto da A. Bracco, Chimica Industriale, Universita’
di Milano, 2000)

« Esercitazioni in Elettromagnetismo (corso tenuto da P. Magni, Ingegneria, Politecnico di Milano,
2001-2003)



« Lezioni del corso serale di Elettromagnetismo (fisica, Universita' di Milano, 2001)
« Lezioni del corso di Fisica delle Proteine 1 & 2 (corso tenuto da R.A. Broglia, Fisica, Universita’
di Milano, 2002-2004)

Didattica come responsabile:
« Laboratorio di Calcolo 2 (CL in Fisica, Universita' di Milano, 2005-2007, totale 18 CFU)
» Fisica applicata alla biologia (CL in Bioscienze, Universita' di Milano, 2006-2009, totale 12 CFU)
« Fisica delle Proteine 1 (CL in Fisica, Universita' di Milano, dal 2005, totale 84CFU)
Per questo corso ho scritto le note “Physics of Protein Folding”, 185 pp.disponibili sul sito ARIEL
« Biofisica Computazionale (CL in Fisica, Universita' di Milano, dal 2009, totale 60 CFU)
Per questo corso ho scritto le note “Lecture Notes on Computational Biophysics”, 111 pp.
disponibili sul sito ARIEL
» Fisica (CL in Biotecnologie, Universita’' di Milano, dal 2010, totale 54 CFU)
Per questo corso ho scritto le note “Appunti di Fisica per Biotecnologi”, 136 pp. disponibili sul
sito ARIEL

Relatore e correlatore di Tesi

« correlatore 13 tesi di laurea quadriennale/magistrale: A. Amatori (2002), R. Berera (2002), M.
Colombo (2003), F. Simona (2003), M. Becchi (2004), L. Sutto (2004), R. Siliprandi (2004), M.
Zanotti (2004), P. Cerri (2005), S. Colacino (2005), G. Vicari (2005), C. Camilloni (2005), M.
Caldarini (2006),

« relatore 28 tesi di laurea quadriennale/magistrale: L. Ferrari (2008), A. Bugada (2008), S. Biffi
(2008), F. Carbonchi (2009), F. Cabassi (2009), P. Sormanni (2011), M. Villa (2012), L Bachschmid
Romano (2012), C. Paissoni (2012), S. Lui (2013), R. Meloni (2013), R. Capelli (2014), Y. Zhan
(2015), G. Sormani (2015), A. Contini (2015), F. Villa (2015), F. Marchetti (2015), A. Possenti
(2016), M. Negri (2017), P. Valena (2017), P. Longo (2017), A. Guidarelli (2019), C. Ugolini (2019),
M. Cagiada (2019), M Crippa (corrente), D. Oriani (corrente), M. Arrighetti (corrente), S. Terzoli
(corrente).

« correlatore di 2 tesi di laurea triennale: V. Perelli (2005), F. Carbonchi (2007),

« relatore di 16 tesi di laurea triennale: M. E. Orselli (2008), C. Ciceri (2008), M. Rossi (2009), A.
Gambaro (2010), M. Villa (2010), A. Contini (2011), G. Sormani (2012), P. Bertollo (2014), L. Bonati
(2015), S. Franzini (2015), A. Fancelli (2016), M. Crippa (2017), S. Terzoli (2017), G. Franco (2018),
M. Bonamassa (2018), L. Maldera (2019)

« correlatore di 4 tesi di dottorato: A. Amatori (2006), L. Sutto (2007), C. Camilloni (2008), M.
Caldarini (2009),

« relatore di 4 tesi di dottorato: A. Sanzeni (2016), R. Meloni (2017), R. Capelli (2017), F. Cola
(2018)

» Opponent della tesi PhD di Simon Mitternacht, University of Lund (Sweden), 2009, I. Cataudella,
University of Copenhagen (2013), Pia Cordsen, University of Copenhagen (2014)

Organizzazione di Conferenze e Scuole

1. In October 1999 co-direttore del workshop "Pathways in Protein Folding and Protein
Aggregation” al Niels Bohr Institute, Copenhagen.

2. Segretario scientifico del CXLV course in "Protein Folding, Evolution and Design”, July 2000,
at the International School of Physics "E. Fermi”, in Varenna (ltaly).

3. Organizzatore del "Topical Meeting on Biophysics-Biological" at Niels Bohr Institute, April

2000.

Direttore della School in Protein Aggregation, Les Houches 9-18 April 2002.

Segretario Scientifico del CLXV course in "Protein Folding and Drug Design”, July 2006, at

the International School of Physics "E. Fermi”, in Varenna (ltaly).

6. Organizzatore del Workshop "Physics of Protein Folding and Aggregation”, Bressanone
(Italy) 11-12 February 2010

7. Organizzatore del Workshop "Physics of Protein Folding and Aggregation”, Bressanone
(Italy) 16-18 February 2012
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8. Organizzatore del Workshop "Protein Physics: Structure, Dynamics and Function”,
Bressanone (ltaly) 6-8 February 2014

9. Organizzatore del Workshop " Physics of biomolecules: structure, dynamics, and function”,
Bressanone (ltaly) 3-6 February 2016

10. Organizzatore del Workshop "Physics of biomolecules: structure, dynamics, and function”,
Bressanone (ltaly) 7-10 February 2018

11. Organizzatore del Workshop ‘Interdisciplinary aspects of biomolecular modelling”,
Universita di Milano, 26 giugno 2019

Trasferimento Tecnologico

Cofondatore, socio e research manager dello spin-off Foldless s.r.l (2009-2013)

e Coautore di due brevetti (vedi sopra)
Co-organizzatore del discussion forum su Quantum Technologies all’ ISIQ 2017, 10a
Conferenza ltaliana su Quantum Information, Firenze (13/9/2017)

Attivita Istituzionali

Dal 2007 al 2010 sono stato membro della giunta di dipartimento del Dipartimento di Fisica.

Dal 2006 sono coordinatore dell'iniziativa specifica TO61/Biophys dell'INFN, sezione di Milano.
Dal 2011 al 2012 sono stato nel collegio di dottorato della European School in Molecular Medicine
(IEO-IFOM).

Dal 2013 al 2018 sono stato nel collegio di dottorato del Dottorato in Fisica dell’Universita di
Milano.

Dal 2009 al 2013 sono stato co-fondatore, socio e research manager dello spin-off Foldless s.r.L.,
svolgendo attivita’ di coordinamento delal ricerca.

Pubblicazioni

Autore di 100 pubblicazioni su riviste soggette a referaggio (di cui 64 come corresponding author),
h-index 27 (Scopus), totale citazioni ISI 2138 (Scopus). Queste includono 1 Cell (IF=31.4), 1
Molecular Cell (IF=14.2), 2 PNAS (IF=9.5), 1 JACS (IF=14.3), 2 PRL (IF=8.8), 1 Nature Str Mol Biol
(IF=13.3). 1 Genome Res. (IF=10.1).

PUBBLICAZIONI IN GIORNALI CON REFEREE

1. M. Skorobogatiy and G. Tiana, Mapping of Mutation-sensitive Sites in Proteinlike Chain, Phys. Rev.
E, 58(1998) 3572 (IF=2.3, citaz=8)

2. G. Tiana, R. A. Broglia, H. E. Roman, E. Vigezzi and E. Shakhnovich, Folding and Misfolding of
Designed Protein-like Folding and Misfolding of Designed Protein-like Chains with Mutations, J.
Chem. Phys, 108(1998) 757 (IF=2.8, citaz=64)

3. R.A. Broglia, G. Tiana, S. Pasquali, H. E. Roman, E. Vigezzi, Folding and Aggregation of Designed
Protein Chains, Proc. Natl. Acad. Sci. USA, 95(1998) 12930 (IF=9.5, citaz=76)

4. R. A. Broglia, G. Tiana, H. E. Roman, E. Vigezzi and E. Shakhnovich, Stability of Designed Proteins
against Mutations, Phys. Rev. Lett., 82(1999) 4727 (IF=8.8, citaz=30)

5. G. Tiana, R. A. Broglia and E. I. Shakhnovich, Hiking in the energy landscape in sequence space: a
bumpy road to good folders, Proteins., 39(2000) 244 (IF=2.2, citz=53)

6. G. Tiana, R. A. Broglia and E. I. Shakhnovich, Energy Profile of the Space of Model Protein
Sequences, J. Biol. Phys., 27(2001) 147 (IF=1.0, citaz=1)

7. R. A. Broglia and G. Tiana, Predicting the Three Dimensional Structure of a Lattice Designed Model
Protein from its Primary Structure, J. Biol. Phys., 27(2001) 161 (IF=1.0)

8. R. A. Broglia and G. Tiana, Reading the three--dimensional structure of a protein from its amino
acid sequence, Proteins., 45(2001) 421 (IF=2.2, citaz=16)

9. G. Tiana, R. A. Broglia and D. Provasi, Designability of lattice model heteropolymers, Phys. Rev.
E, 64(2001) 11904 (IF=2.3, citz=7)

10. R. A. Broglia and G. Tiana, Hierarchy of Events in the folding of model proteins, J. Chem.



11.

12.

13.

14.

15.

16.

17.

18.

19.

20.

21.

22.

23.

24,

25.
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27.
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Phys, 114(2001) 7267 (IF=2.8, citaz=41)

G. Tiana and R. A. Broglia, Statistical Analysis of Native Contact Formation in the Folding of
Designed Model Proteins, J. Chem. Phys., 114(2001) 2503 (IF=2.8, citaz=42)

J. Borg, M. H. Jensen, K. Sneppen and G. Tiana,, Hydrogen bonds in polymer folding, Phys. Rev.
Lett., 86(2001) 1031 (IF=8.8, citaz=25)

G. Tiana and R. A. Broglia, Folding and design of dimeric proteins, Proteins 49(2002) 82 (IF=2.2,
citaz=28)

G. Tiana, M. H. Jensen and K. Sneppen, Time delay as a key to Apoptosis Induction in the p53
Network, Eur. Phys. J. B, 29(2002) 135 (IF=1.5, citaz=92)
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